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摘要 : 介绍 了 两 栖 钻 行动 物 分 于 系统 发 生 研究 中 选用 的 分 子 信息 的 种 类 员 已 发 表 的 蛙 类 、 蟒 蜂 类 、 龟 类 .、 
蜥 蝎 类 和 蛇 类 等 的 分 子 系统 学 研究 ， 这 些 研究 中 使 用 的 DNA 信息 主要 为 mtDNA 序列 、 也 使 用 了 一 些 核 DNA Hf 
9j. 其 研究 的 内 容 涉 肌 目 间 、 科 间 等 高 级 阶 元 的 系统 发 生 关系 ， 以 及 属 间 、 种 间 以 肌 亚 种 或 种 群 间 的 系统 发 生 


Wb. 线粒体 DNA: 核 DNA; 分 子 系统 发 生 ; 两栖 类 ; WAA 


中 图 分 类 号 : Q959.5,，Q959.6，Q951* .3，Q349* .5 


- 0397 - 09 


形态 学 性 状 从 17 世纪 起 就 被 应 用 于 解决 系统 
发 生 问题 ， 并 一 直 是 重建 地 球 上 绝 大 多 数 物种 间 亲 
缘 关 系 的 唯一 依据 ， 20 世纪 60 ERAK, EHF 
重建 系统 发 生 史 的 新 的 信息 中 ， 分 子 数据 所 占 的 份 
额 这 渐 增 加 ， 发 展 成 为 系统 学 研究 的 一 项 重要 性 
iR. 进入 90 年 代 以 来 ,分 子 进 化 研究 已 经 成 为 进 
化 研究 的 热点 之 一 。 应 用 于 重建 两 栖息 行 类 系统 发 
生 关 系 的 分 子 信息 分 为 蛋白 质 、 染 色 体 和 DNA 3 
类 ， 应 用 的 技术 包括 蛋白 质 电泳 ， 蛋 白质 序列 分 
析 、 核 型 分 析 、 带 型 分 析 .、 核 苷 酸 分 析 等 .近年 
X, DNA 测序 主导 了 分 子 系统 发 生 研 究 ， 因 此 本 
文 就 利用 核 苷 酸 序 列 所 做 的 分 子 系统 发 生 研究 作 扼 
要 的 介绍 。 


1 用 于 重建 两 栖息 行动 物 系统 发 生 关 系 的 
DNA 分 子 信 息 


1.1 线粒体 DNA (mtDNA) 

应 用 于 两 栖息 行动 物 分 子 系统 发 生 研 究 的 
DNA 信息 主要 为 mDNA 序列 ,用 得 最 多 的 是 125 
rRNA 基因 、165 rRNA 基因 .细胞 色素 b (eytochrome 
b.evt 5b) 基因 等 3 种 基因 ,此 外 还 有 控制 区 (control 
region) ,还 原型 烟 酰 腕 腺 车 哈 二 核 苷 酸 脱 氢 酶 亚 基 
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l (subunit one of NADH dehydrogenase, ND1?, ND2. 
ND3 .ND4 和 细胞 色素 c 氧化 酶 亚 基 1 (subunit one 
of cytochrome c oxidase, CO1 ) 基因, 以 及 丹 氨 酸 、 亮 
氨 酸 .天 冬 酰胺 CAR MAR, MARY HRE 
RNA (tRNAs) 基 因 等 。 已 报道 了 2 种 两 栖 类 和 8 种 
fé f12E HJ mtDNA 全 序列 ,长 17 000 bp 左右 ( 表 1), 
其 中 的 部 分 数据 已 应 用 于 系统 发 生 分 析 。 
1.2 核 DNA 

在 不 同 的 论文 中 使 用 了 不 同 组 合 的 蛋白 质 编码 
基因 的 序列 ,包括 肝 细 胞 生长 因子 Chepatocyte 
growth factor, Agf ) .丙酮 酸 激酶 (pyrmvate kinase, 
pk ) . 视 网 醇 结合 蛋白 (retino]l binding protein, rbp ) . 
核糖 体 S6 3 El (ribosomal protein S6, rps6) , = E Bt 
53 Ke KE ^E IE SEI (secreted protein acidic and rich in 
cysteine , spare ) EER D Sé lk (vitamine D receptor, 
vdr) AR a By 过 氧化 质 体 增殖 激活 受 体 (peroxi- 
some proliferative activated receptor, alpha, beta, gam- 
ma; ppara . pparb . pparg ) 等 基因 。 少 数论 文 应 用 了 
185 rRNA 和 28S rRNA 基因 和 内 转录 间隔 区 (inter- 
nal transcribed spacer, ITS)。， 有 的 论文 应 用 了 乳酸 
LBS ACLDH-A ) 802,82 5 8S B (LDH-B) 的 cD- 
NA 序列 。 另 一 篇 论文 用 编码 丝氨酸 / 苏 氨 酸 激 酶 
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表 1 MARTAN mtDNA 全 序列 
Table i Complete sequence of mitochondrial DNA of amphibians and reptiles 
物种 (species) 序列 长 length of sequence) 参考 文献 【referenee) 
IW BEES] Typhlonectes natans 17 005 bp Zardnya & Mever, 2000 
JRI Xenopus laevis 17 553 bp Roe er ai. , 1985 
BS fü, Pelomedusa subrufa 16 787 bp Zardnya & Mever, 1998 
TES Chelonia mydas 16 497 bp Kumazawa & Nishida, 1999 
fü fl, Chrysemys picta 16 866 bp Mindell er at., 1999 
EWB Iguana iguana 16 633 bp Janke et al., 2001 
ERA ÈT Eumeces egregius 17 407 bp Kumazawa & Nishida, 1999 
阿 卡 链 蛇 Dinodon semicarinatus 17 191 bp Kumazawa et al., 1998 
Wi Alligator mississippiensis 16 646 bp Janke & Amason, 1997 
rp 3€ E TAS. Caiman crocodylus 17 875 bp Janke et al.. 2001 
A2 ”一些 两 栖息 行 类 中 已 研究 的 DNA 区 域 
Table 2 DNA regions studied in some amphibians and reptiles 
科 (family) DNA 区 域 (DNA region) 参考 文献 (reference) 
f& E} Ichthyophiidae 125,165 RNAs Hay et al. ,1995;Feller & Hedges. 1998 
HEO MFt Ambystomatidae 128,165 , RNAs. intergenic spacer between tRNA? 
and IRNA™ , control regon „eyi b Hedges. 1998 
Eht Ft Plethodontidae — 123,165 ,tRNAs,cyt 5 
1997 ; Feller & Hedges . 1998 
fü TIE f. Pipidae complete mDNA sequence, I2S, 165 . tRNA,. 185, 
285.LDH-A cDNA sequence, lTS1 Feller & Hedges , 1998; Mannen & Li,1999 
I ts E} Bufonidae 125.165, NDI, ND2, ND3.tRNAs, eyt. b . control re- 
gon , COL ,e- mos et al. . 2000. Coebel er at. , 1999 
蛙 科 Ranidae 125.165 ,tRNAs,eyt b, ND2,285, Rana/Pol [II 
2001 
EME Agamidae ND1.ND2,CO1 ARNAs, 128.165 .c- mos 


BE RE} Gekkonidae 


ND1.ND2, COLI,IRNAS ,128.cyt bic-mos 


XT 8 Sencidae complete mDNA sequence, 125,168 ,cyt 6, COI. mt- 
npes RNAs, 185,283 , A-eno , c-mos 

游 蛇 科 Colubridae complete mtDNA sequence, 12 5,165 ,cyt $,ND4,tR- 
NAs 

蛙 科 Vipendae 125.168 ,cyt b ,ND4,tRNAs 


钝 吻 兽 科 Alligatoridae 


f& $4 Emydidae 


WS f} Bataguridae 
iri; b E Sphenodontidae 


complete mtDNA sequence, evi. b, mt-npes, tRNÀs. 
185,285 , A-eno , A-eno cDNA sequence 


complete mDNA sequence, et 5, 125, mt-npes. tR- 
NAs,10 n-pes. 185,285. A-eno cDNA sequence 


eyt 5,125 
cyl b ,mt-npes, tRN As, 185,285 , A-ena , e- mos 


Macey et al ,. 1998, 2000; Saint. et al.. 1998; Honda e 
al . , 1999 


Nogales et aj., 1998; Saint et al.. 1998; Macey e al . 
1999; Harris et al . , 1999; Donnellan et al. .1999 


Sant et al., 1998; Austin. & Zug, 1999; Honda er al . 
1999;Hedges & Poling, 1999; Kumazawa & Nishida, 1999; 
Melville & Swam,2000 


Hejse et al., 1995; Kraus & Brown. 1998; Kumazawa et 
al.. 1998; Redriguez-Robles & de Jesúa-Escohar, 2000; 
Wang et at. .1999; Vidal et at. .2000 


Heíse et a1. , 1995; Kraus et al., 1996; Vidal & Lecointre, 
1998 ; F SEFE , 2000 


Janke & Arnason.1997;Hedges & Poling, 1999; Mannen & 
Li,1999 

Shaffer rt al. „1997; Hughes er al., 1999; Hedges & Pol- 
ing, 1999, Mannen & Li, 1999; Mindell er at. , 1999 


Shaffer et al , 1997; FÆ ,1998, 19994, b 
Saint. et al . . 1998; Hedges & Poling, 1999 


mt-npcs: 线 粒 性 非 蛋白 质 编 码 序列 ( mitochondrial non-protein coding sequence ) ; n-pcs: TX 3 A I 2j F3 JF Y {nuclear protein coding sequence ? ; A- 
ena ;a WAEREA (a-enolase gene); 
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的 单 拷贝 核 瘤 基因 一 一 c-mos 分 析 了 有 鳞 类 高 级 阶 
元 间 的 系统 发 生 关系 。 然 而 核 DNA 在 两 栖 疏 行动 
物 系统 发 生 研究 中 用 得 还 比较 少 。 
1.3 上 短 散在 元 件 (short interspersed element, 
SINE) 

SINE If) f 5 3 e BE RU P 8] 3X FE Ti RT fE 2 ^E 
物 进化 过 程 中 的 标记 。 因 此 ,SINE 是 研究 系统 发 生 
关系 的 新 的 分 子 生 物 学 方法 。Bucei et al.(1999) 研 
ET Rana/Pol MAHE Rana 属 6 种 蛙 及 2 个 杂交 
种 的 分 布 ,研究 结果 与 已 有 的 遗传 进化 分 析 一 致 。 
1.4 部 分 两 栖 砍 行动 物 中 已 研究 的 DNA 区 域 

表 2 是 一 些 两 栖息 行 类 中 已 研究 的 DNA 区 域 。 


2 ”两栖 类 


2.1 科 级 的 系统 发 生 

Hay et al .(1995) 在 已 知 的 现 生 两 栖 类 40 个 科 
中 ,选择 32 个 科 的 代表 种 作为 样品 (在 峙 类 25 个 科 
中 选 20 个 科 MERX 10 个 科 选 9 个 科 ,无 足 目 5 个 
科 选 3 个 科 ) ,测定 了 168 rRNA 基因 约 850 bp 的 序 
54,128 rRNA 基因 序列 则 引用 该 实验 室 已 发 表 的 数 
据 。 序列 数据 用 邻接 法 分 析 建 树 , 推 论 两 栖 类 科 级 
的 系统 发 生 关 系 。 结 果 证 明 无 尾 目 .有 屁 目 和 无 足 
目 都 是 单 系 的 类 群 ,支持 无 尾 目 包括 新 峙 亚 目 (Neo- 
batrachia} 和 古 蛙 亚 目 {Archaeobatrachia); 提 示 无 尾 
目 与 有 尾 目 有 较 近 的 亲缘 关系 ,但 有 尾 目 内 科 间 关 
AAAS FAET. WIERNIK AER .无 
尾 类 和 哺乳 类 各 选 一 个 代表 ,合并 mtDNA 的 125 
rRNA, 165 rRNA 基因 片段 序列 和 核 DNA 18S 
rRNA 、28S rRNA 基因 片段 序列 的 数据 ,用 同样 方法 
HER HESS LB BE SII REA EAS EDS ÉSTE 
合 。 因 此 必 者 认为 ,在 两 栖 类 目 与 目的 关系 上 还 没 
有 得 到 可 信 的 结果 ,还 需要 从 更 多 的 找 表 种 中 得 到 
相关 基因 的 更 多 的 数据 ,才能 进行 更 深入 的 研究 。 

Feller & Hedges {1998) 进 一 步 研究 了 现 生 两 栖 
类 3 个 目 间 的 系统 发 生 关系 。 每 个 目 各 取 3 个 物 
种 ,获得 12S rRNA,16S rRNA 基因 片段 和 2 个 tR- 
NA 基因 片段 的 序列 , 比 对 后 有 2 040 个 位 点 ,系统 发 
生 分 析 的 结果 支持 蝶 旺 类 与 真 量 类 的 亲缘 关系 较 
近 , 并 提示 它们 的 共同 祖先 起 源 于 约 2 亿 年 前 的 中 
ER. 
2.2 蛙 类 的 系统 发 生 

日 本 研究 者 测定 了 日 本 产 林 峙 属 一 些 种 类 的 
cyt b 40 128 rRNA 基因 片段 序列 ,探讨 了 它们 的 系 








统 发 生 关 系 (Tanaka et al., 1996; Sumida et al., 
1998; Tanaka-Ueno et al . ,1998b) ,还 根据 cyt b. 基因 
序列 研究 了 台湾 省 和 日 本 的 林 蛙 属 物种 间 的 关系 
( Tanaka-Ueno et al . ,1998a)。 中 国 研 究 者 根据 中 国 
产 蛙 科 中 24 个 物种 的 12S RNA 基因 片段 的 序列 ， 
用 邻接 法 (NJ) 进行 了 系统 发 生 分 析 ( 江 建 平 和 周 开 
亚 ,2001a)。 所 得 结果 表明 24 种 蛙 分 属于 3 个 支 
系 m EEXEBLBS 3 RdEEXE UU 1 支 , 蛙 亚 科 的 21 种 
蛙 分 成 2 支 , 而 且 这 2 支 不 直接 相聚 。 因 此 ,原来 的 
蛙 亚 科 可 能 不 是 一 个 单 系 群 。 欧 洲 的 研究 者 应 用 短 
散在 元 件 (SINE) 分 析 了 Rana. 属 几 种 蛙 的 进化 关系 
(Bucci et al . ,1999). 
2.3 WRX RARE 

Graybealt1997} 观 察 了 代表 不 同 地 理 区 和 类 群 
HIE ER BEA TR. FI mDNA 序列 重建 其 系统 发 生 史 。 
21 —JWu BESE AE TE PRSE I8. B) CABE Buo bufo ) 种 组 
的 系统 发 生 {Macey et a1., 1998), fi fT W E NDI, 
ND2 和 3 种 tRNA 基因 的 序列 共 1.063 bp, 用 这 些 性 
状 来 检验 关于 西藏 高 原 得 嫁 种 群 形成 的 假说 。 隔 离 
分 化 学 说 推测 高 海拔 地 区 的 一 些 种 群 是 单 系 的 ; 扩 
散 学 说 推测 在 长 江 流域 的 一 些 种 群 是 单 系 的 ,黄河 
流域 的 也 是 单 系 的 ,而 高 海拔 地 区 的 则 不 是 单 系 的 。 
Macey et al .(1998) 的 研究 结果 把 上 述 两 种 假说 都 否 
定 了 ,但 提出 了 支持 合并 两 种 假说 的 第 3 种 假说 。 
分 析 得 到 的 最 简约 的 系统 树 把 高 海拔 的 物种 一 一 华 
Fi SEE (B . andrewsi WE Fy XE WII Er Ep RI (tà 8 is JE Ph RE 
的 姐妹 群 ,推测 这 些 高 海拔 种 群 是 在 约 500 万 年 前 
ARADEA. ERRI E(B .minsh- 
anicus E TE rn ^P B&B . gargarizans ) 的 低 海 拔 种 群 
中 ,提示 它 是 在 较 近 时 期 扩散 到 西藏 高 原 的 。 

Liu et a1. (2000) Z FH 128 rRNA、16S rRNA ‚cyt 
b ADR Fr BERE SHE ER h KAR 2 FE] PR VT ZR AERE E 
HHR., TRAEBUSESEOS QUROEU 2 EXEX II 
ZE AETR Ld TUE ME CB. bankorensis ) rn 4E 8 
SR V SEE ER CB. tibetanus ) BRESSE B . tubercula- 
tus ) FS H8 E ( B, cryptotympanicus ) 50 G8 $ JÆ ( Tor- 
rentophryne ) 的 2 个 种 , 另 1 X £o 3E ZEE B. ga- 
leatus ) , $ 1l] $ 3$ ( B. himalayanus ) . RE 98 e$ 
( B . melanostictus) F A RAK 1 AER. dE NE 
Ek CB . raddei VIVA f FrABEER( B . donatensis ) 不 在 这 2 
TERZ P REKTA P S UE ER C SIE 
HERO St M ER (B. viridis ) R & , M RE S ERU 
THER, d j£ A ERA RR Rb HA H EE dio HENRI S 2 
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T Rb BERRCA, MEN f P3 LITE E EC Hee DU fr T ERA AL, 
使 得 这 2 个 属 都 是 并 系 的 。 因 此 ,他 们 认为 目前 最 
好 把 Torrentophryne 作为 Bufo 的 异 名 。 


3 HH 


3.1 科 级 的 系统 发 生 

Saint et al. (1998) 3} RRR 13 个 科 的 29 Ph A S 
H 2535 UL REGE HB. EW Emi HEB FORET BESE, 
测定 了 e-mos 基因 片段 的 序列 , 比 对 后 获得 375 个 
位 点 ,用 最 大 似 然 法 (ML 和 最 大 简约 法 (MP) 分 析 了 
高 级 阶 元 间 的 系统 发 生 关 系 。 研 究 结 果 支 持 吹 涉 类 
与 有 鳞 类 具有 共同 的 祖先 ,有 鳞 目 是 一 个 单 系 群 。 
TEA H A , MEH Agamidae) WEH Chamaele- 
onidae ) TH XX. , 8 P Gekkonidae ) #0 88 BJ pë E} ( Py- 
gopodidae) 组 成 一 个 单 系 , 石 龙 子 科 (Scincidae) 是 一 
个 单 系 群 , 蛇 类 的 师 总 科 (Booidea) 与 盲 蛇 科 (Ty- 
phlopidae ) 扯 聚 。 
3.2 RETI SEHE REA DIE B REALE 

Macey et al . (1998, 2000) WA T WPH Lau- 
dakia caucasia 种 组 的 系统 发 生 关 系 , 并 通过 伊朗 高 
原 北 部 山区 Laudakia caucasia 的 研究 检验 隔离 分 化 
假说 。Rassmann( 1997) 报 道 了 加 拉 帕 戈 斯 群岛 上 美 
洲 蜂 蜥 类 的 进化 年 龄 。Honda et ol .(1999) 测定 了 
飞 蜥 属 ( Praco) 12 个 种 125 rRNA 和 165 rRNA 基 
因 片 段 的 序列 并 作 了 等 位 酶 分 析 。 邻 接 法 和 最 大 简 
约法 分 析 提 示 这 12 个 种 分 为 4 个 支 系 ,D .volans 和 
D. comsius A T A13 A , D . lineatus D . dussumieri 
分 属于 第 2 和 第 3 文系 ,其 他 种 则 都 属于 第 4 支 系 。 
3.3 ”壁虎 科 和 晰 蝎 科 的 系统 发 生 

Nogales et al . (1998) f E mtDNA 序列 推测 了 加 
那 利 群 岛 上 守 宫 属 ( Tarentola ) 的 进化 和 生物 地 理 
Fo Macey et al .(1999) 从 沙 虎 属 ( Teratoscincus) 的 4 
个 种 得 到 mDNA 的 1 733 bp 的 序列 ,包含 ND1、 
ND2.CO1 和 8 个 IRNA 基因 的 序列 。 他 们 发 现 新 疆 
UP ECT . przewalskii fl EREU RIT . roborowskit ) 是 
一 个 单 系 群 ,中 亚 沙 虎 (7T. scincus ) 是 它们 的 姐妹 群 ， 
Vi S8 SET PE CT . microlepis ) 则 与 包含 前 三 者 的 支 系 组 
成 姐妹 群 。 前 2 个 种 只 分 布 在 中 国 ,后 2 个 种 分 布 
在 前 苏联 中 亚 地 区 和 阿富汗 北部 。 中 国 的 2 种 小虎 
与 分 布 在 中 亚 的 另 3 种 沙 虎 被 天 山 和 煌 米尔 高 原 分 
隔 。 这 是 天 山 和 粕 米尔 高 原 隆 升 所 导致 的 隔离 分 化 
的 分 隔 。Ota er al.(1999) 对 瞪 虎 类 全 部 6 个 属 的 
125 rRNA 和 165 rRNA 基因 进行 研究 ,获得 879 bp 


0000 http:/www.cqvip.com 


22 着 


的 序列 数据 。 系 统 发 生 分 析 结 果 提 示 辅 爪 虎 属 
( Coleonys 1 A8 HR. RJA ( Aeluroscaiabotes ) 各 为 独立 的 
支 系 . 而 其 余 的 瞪 虎 类 是 单 系 的 。Fu(1998) 对 蜥 蝎 
科 的 17 个 种 ,代表 当前 承认 的 16 个 属 和 亚 属 进行 
研究 ,得 到 mDNA 125 M 168 rRNA 基因 954 bp 的 
序列 并 进行 比 对 。 系 统 发 生 分 析 的 结果 表明 加 那 利 
蜥 属 ({ Gallotia ) 为 基部 的 分 类 单元 ,为 所 有 其 他 属 的 
姐妹 群 , 其 次 分 文 出 草 蜥 属 ( Takydromus )。 所 有 非 
Vn B5 fr 69 JI R TE — Ee H 55 BAGE B9 PEORES ( Euremias ) 
和 瞪 窗 蜥 属 ( Ophisops ) 构 成 单 系 群 。 其 余 的 欧 亚 种 
蜥 蝎 从 接近 树 基部 处 分 出 。Harris et al 《1998) 也 报 
道 了 对 蜥 蝎 科 的 系统 发 生 研究 ,所 用 的 样品 更 多 ,有 
19 个 属 的 代表 , 共 49 个 种 ,其 中 蜥 蝎 属 (jocerta ) 有 
23 个 种 ,获得 了 12S .16S rRNA 和 cyt b 基因 等 部 分 
序列 , 比 对 后 共 1049 个 位 点 - 用 这 些 序列 数据 和 形 
态 学 信息 分 别 做 的 系统 发 生 分 析 表 明 , 奔 蜥 属 
( Psammodromus ) 与 加 那 利 蜥 属 组 成 的 文系 是 其 余 全 
部 蜥 蝎 类 的 姐妹 群 ,其 余 的 蜥 蝎 类 包括 3 部 分 : 草 蜥 
属 (Takydronmws), 西 上 右 北 界 的 蜥 蝎 属 及 相关 种 ,主要 
在 非洲 热带 的 麻 蜥 类 ， 

3.4 Wb 类 

3.4.1 科 及 更 高 级 阶 元 的 系统 发 生 ” 现 生 的 蛇 类 
25 11 个 科 . 组 成 3 X 2S RE. Er te P H CScolecophidi- 
a) te P H ( Henophidia) 和 新 蛇 下 目 ( Caenophidi- 
a). Heise et al .(1995) 选 取 几 乎 代表 所 有 更 生 科 的 
36 种 蛇 ,测定 了 miDNA 125 rRNA 和 165 rRNA 基 
因 部 分 片段 分 别 约 385 bp 和 448 bp 的 序列 ,用 邻接 
法 分 析 建 树 , 推 论 蛇 类 高 级 阶 元 的 系统 发 生 。 研 究 
发 现 蛇 类 是 一 个 单 系 的 类 群 ; 盲 蛇 类 为 最 基部 的 支 
系 ; 新 蛇 下 目 除 疗 鳞 蛇 属 (Acrochordus ) 外 为 单 系 群 ; 
蚂 科 是 单 系 的 , 它 与 眼镜 蛇 科 加 游 蛇 科 是 一 对 姐妹 
群 ; 游 蛇 科 是 并 系 的 ,其 中 游 蛇 亚 科 (Colubrinae) 是 单 
系 的 ,而 异 齿 蛇 亚 科 (Xenodontinae)} 是 复 系 的 。 得 到 
的 资料 对 始 蛇 下 目 是 不 是 单 系 的 问题 , 暨 不 能 证 明 ， 
也 不 能 排除 。 所 有 的 眼镜 蛇 科 和 多 科 的 蛇 均 有 毒 ， 
游 蛇 科 也 有 许多 有 毒 的 蛇 , 它 们 的 排毒 构造 的 进化 
是 许多 学 者 关心 的 问题 。Heise et al.(1995) 的 研究 
表明 歇 科 在 眼镜 蛇 科 与 游 蛇 科 分 离 前 就 已 经 分 化 出 
去 。 这 个 结果 排除 了 游 蛇 科 是 高 级 蛇 类 中 基部 支 系 
的 假说 (Bogert, 1943: Johnson, 1956; Kardong, 1980; 
Minton ,1986) ,也 排除 了 前 部 的 毒 牙 是 眼镜 蛇 科 与 妈 
科 共 有 的 衍生 性 状 的 假说 。 但 不 能 排除 另外 两 种 假 
说 ,一 种 认为 这 种 构造 是 在 高 等 蛇 类 进化 早期 产生 
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的 ,后 来 在 游 蛇 支 系 中 消失 (Underwood & Stimson, 
1993); 另 一 种 认为 星 科 和 眼镜 蛇 科 各 自 独立 产生 了 
前 部 的 毒 牙 (McDowell, 1986; Cadle, 1988; Knight & 
Mindell, 1994) 。 

3.4.2. 属 及 更 低级 阶 元 的 系统 发 生 Krau & 
Brown (1998) M FREK 40 个 属 获得 ND4 基因 694 
bp 的 序列 ,以 这 些 数 据 对 游 蛇 类 各 类 群 间 的 系统 发 
生 关系 进行 了 分 析 。Wang et al. (1999) 0E T af dE 
科 11 个 种 的 cyt b 基因 片段 的 序列 ,提示 这 些 蛇 可 
分 为 3 个 组 , 赤 链 蛇 ( Dinodon rufozonatum ) 和 赤 链 华 
DEHE ( Sinonatrix annularis ) 为 1 组 , 乌 梢 蛇 ( Zaocys 
dhumnades ) WI BUE ( Piyas korros ) 为 1 组 , 锦 蛇 属 
(Elaphe ) 的 7 个 种 同 在 另 1 个 组 。Rodriguez-Robles 
& de Jesús-Escobar ( 2000) 报道 美洲 牛 蛇 属 
( Pituophis ) 的 分 子 系 统 学 研究 , 原 认为 在 北美 广泛 
分 布 的 黑 层 牛 蛇 ( Pituophis melanoleucus ) 包 括 很 多 亚 
种 ,用 mtDNA 对 其 13 个 亚 种 进行 研究 后 ,认为 黑 层 
牛 蛇 种 组 内 有 3 个 明显 不 同 的 物种 , 即 P .melanole- 
ucus .P. catenifer 和 P .ruthvenio Kraus et al.(1996) 
发 表 终 亚 科 蛇 类 属 间 关 系 的 研究 。 他 们 比较 代表 了 
除 Ophryacus A IMEK KERE 30 个 种 的 NDA Æ 
因 片 段 序列 ,所 得 结果 提示 亚洲 的 峡 类 是 并 系 的 , 美 
WRK EE RÉI Vidal & Lecointre (1998) 测 定 
Y SE ERE 13 个 种 的 cyt 5 基因 642 bp 的 序列 ,引用 
了 168 rRNA 和 NDA 基因 片段 的 序列 ， 系统 发 生 分 
Er a e SR EE ET LER IRL C Calloselasma ) 及 其 姐妹 群 六 
548 REC Hypnale ) 为 着 亚 科 最 基部 的 分 支 , 支 持 亚 洲 
的 峡 类 是 并 系 的 ,美洲 的 盖 类 是 单 系 的 。 周 继 亮 等 
(2000) 3t P E P^ 88 AE REB 6 个 种 测定 了 125 rRNA 
基因 约 370 bp 的 片段 ,分 析 结 果 支 持 尖 吻 是 属 
( Deinagkistrodon 1 的 属 级 地 位 ,提示 蛇 岛 着 ( Gloydius 
shedaoensis ) Mi Jy 8 Ji 88 ( Gloydius saxatilis ) 的 1 个 亚 
种 。 


4 f&*«x 


4.1 系统 发 生 位 置 

ERWAN H, MERITA P, UAR 
鸟 类 的 亲缘 关系 接近 , D A AE 5 É E RU 
亲缘 关系 接近 ,无 杜 突 的 龟 览 类 位 于 系统 发 生 树 的 
其 部。 近年 的 DNA 分 子 系统 研究 提出 了 新 的 观点 。 
Zardoya & Meyer( 1998) W Æ T JE M i fé. ( Pelome- 
duse subrufa )mDNA 基因 组 的 全 序列 16 787 bp ,用 得 
到 的 数据 作 系 统 发 生 分 析 的 结果 ,支持 把 印鉴 类 作 


为 钱 和 鸟 支 系 的 姐 奈 群 ,而 不 支持 把 它 作为 现 生 孢 
FTR pd SERE pes fi I TUA DS fe EOS RT BEES E 
Joi t Jos E 2E BO 386 (CL EXE d. Y NU 
的 类 和 群 。Hedges & Poling 在 1999 年 2 月 的 Science 
发 表 文 章 , 根据 对 mtDNA 和 22 种 核 基 因 序 列 数 据 
的 分 析 , 把 鳄 类 和 人 龟 览 类 列 在 一 起 ,而 把 有 鳞 类 放 在 
爬行 类 系统 发 生 树 的 基部 。 

疹 椎 动物 的 基因 组 由 许多 等 GC [X CIsochore M48 
ETR. F GC 区 是 极 长 的 DNA(200 ~ 1 000 kb), A 
有 有 具 均一 碱 基 组 成 的 .以 不 同 GC 水 平 为 特征 的 不 同 
家 族 - 低 GC 的 等 GC 区 在 各 类 痊 椎 动物 普遍 存在 ， 
而 高 GC 的 等 GC 区 在 两 栖 类 和 鱼 类 几乎 缺失 。 岛 
类 和 哺乳 类 基因 组 中 GC 的 增加 被 解释 为 对 温 血 的 
适应 。 据 此 ,Hughes et al (1999) V. f F $5 ( Crocody- 
lus niloticus ) HlZT H 4 f& ( Trachemys scripta elegans ) 选 
EA 8 Ei ICA 3 3E DLE Fe 9I , En o rf f] JT S A E a 
的 鸡 及 人 的 序列 比较 。 结 果 表 明 鳄 和 包 已 经 具有 高 
GC 的 等 GC 区 ,反驳 了 高 GC 是 对 温 血 适应 的 假说 。 
男 一 方面 , 鳄 与 包 等 GC 区 的 结构 比 鳄 与 鸡 的 接近 得 
Z x REESOE fü EDS Bo RT ie s Mannen & Li 
(1999) sz BE M) ^E Y A JE TH FLR A ACLDH-A) 
LE? CLE B (LDH-B) , se & CHR A LDH-A 的 
cDNA FF JU,ULE f& 85 (1E T HER) 4 fo ME 
酶 (a-enolase) 的 cDNA 序列 ,并 合并 已 发 表 的 哺乳 
类 AX ,. 卜 行 类 和 两 栖 类 的 上 述 cDNA 序列 ,重建 
了 系统 发 生 树 。 结 果 表 明 旬 类 与 鳄 类 的 关系 最 近 ， 
并 目 龟 类 是 在 鳄 类 和 乌 类 之 后 才 分 出 的 。 此 结果 进 
一 步 证 实 龟 类 是 爬行 动物 中 最 迟 分 出 的 上 支 。 

4.0 科 有 更 高 级 阶 元 的 系统 发 生 

根据 Gaffney 【1975) 的 研究 , 现 生 的 龟 警 类 分 为 
11 个 科 。80 年 代 后 期 的 研究 ,一 是 把 侧 颈 危 科 中 产 
于 南美 洲 的 种 类 分 出 来 成 为 上 个 独立 的 科 , 即 肥 足 
fa PH Podocnemidae ) (Atunes & de Broin, 1988; Mey- 
lan, 1996); — f H i9 f& JF E ( Batagurinae ) FI f& E f 
( Emydinae ) 4 9| $E FH 29 W f& FE ( Bataguridae ) ll f& £l 
(Emydidae) , 3f 34 fe PHE 25 WW f& EL E; fb, P 05) 4H ke 
群 (Gaffney & Meylan, 1988), HAT 29 Ac f& 25 d 
13 个 科 ,但 关于 这 些 科 之 间 的 系统 发 生 关系 ,意见 不 
一 。 Shaffer et al (1997) 选 取 包 括 所 有 现 生 科 的 23 
种 龟 做 分 子 系 统 学 研究 , 获得 cyt b 基因 片段 序列 
892 bp,12S rDNA 片段 序列 352 bp ,并 得 到 115 个 形 
态 性 状 ,所 有 数据 都 用 简约 法 进行 系统 发 生 分 析 。 
把 分 子 (cyt b + 123 rDNA ) 和 形态 性 状 合并 后 重建 
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的 系统 树 最 好 ,与 形态 学 性 状 分 析 所 得 的 系统 发 生 
关系 最 接近 。 此 结果 在 曲 颈 危 亚 目 (Cryptodira) 强 烈 
支持 调 龟 类 为 独立 的 科 , 动 胸 危 科 (Kinosternoididae) 
+j Wa 8L Dermatemydidae ) R £T , ' FI Trionychidae ) 
5 Pj ITE PH Carettochelyidae) R £r , 3z 4F F Big ff 28 fü 
85 fE 25 tH py, 85 f& F} (Chelydridae ) ; fE MM $5 f& E H 
(Pleurodira ) 4) 9| 3z FF M 39i f& F} ( Pelomedusidae ) f KE 
MEF Chelidae) EF RH. 2 m dip S f& JV FI AJL 
个 总 科 间 的 关系 未 能 得 到 解决 。 
4.3 属 及 更 低级 阶 元 的 系统 发 生 

蛇 颈 龟 科 仅 分 布 在 澳大利亚 和 南美 ,有 关 该 科 
的 系统 发 生 关 系 意见 不 一 。Seddon et al. (1997) Fl 
线粒体 125 rRNA 基因 序列 数据 研究 其 系统 发 生 , 对 
包括 已 知 11 属 共 16 种 蛇 颈 龟 测 定 411 bp 的 片段 ， 
用 侧 颈 龟 科 的 5 个 属 作 外 群 。 简 约法 和 邻接 法 分 析 
有 力 地 支持 把 澳大利亚 的 蛇 颈 龟 科 分 为 3 个 单 系 
TE Chelodina , Emydura 及 Pseudemydura ,. 澳大利亚 
I) rg S0 fe Bb a Ep Ag — TERE HE rp BEKK) Che- 
lodina 与 澳大利亚 的 颈 较 得 的 蛇 颈 龟 类 的 关系 , 近 于 
它 与 南美 的 颈 较 长 的 几 种 龟 类 的 关系 ,但 此 结果 与 
Gaffney{ 1977) 的 不 同 。 除 了 南美 的 蛇 颈 和 龟 类 渔 龟 属 
( Hydromedusa ) 是 一 例外 ,其 他 属 都 是 单 系 的 。 吴 平 
等 (1998,1999a,b) 报 道 了 亚洲 龟 类 的 分 子 系统 发 生 
研究 。 他 们 测定 了 潮 鱼 科 (Bataguridae)18 种 . 陆 龟 
科 (Testudinidae)2 种 , £5 f& E ( Chelydridae) | Fh 71 
FH Trionychidae )2 种 共 23 种 龟 的 125 rRNA 基因 片 
段 的 序列 并 引用 GenBank 的 数据 。 系 统 发 生 分 析 结 
果 提 示 潮 龟 科 与 陆 龟 科 的 亲缘 关系 比 它 与 龟 科 的 
近 , 但 潮 龟 科 是 并 系 起 源 的 ; 闭 壳 龟 属 (Cuora) 与 锅 
缘 摄 龟 属 ( Pyxidea ) 为 姐妹 群 ,两 者 与 齿 缘 摄 龟 属 
( Cyclemys ) 的 亲缘 关系 较 远 ;平胸 包 类 ( Platysternon ) 
应 归 为 鳄鱼 科 的 一 个 属 。 但 陆 邹 总 科 , 鳄 包 总 科 和 
海龟 总 科 相 互 间 的 自 引 导 慎 都 很 低 , 这 与 Shaffer et 
al.(1997) 的 结果 相似 。 
4.4 丽 龟 的 分 子 系统 地 理学 

HHf& (Lepidochelys olivacea) 分 布 在 全 世界 温 
带 和 热带 海洋 。 克 氏 丽 多 (L.kempi) 只 分 布 在 北 
大西 洋 温带 ， 前 者 分 布 在 北大 西洋 的 群体 与 后 者 的 
AAKE. Pritchard (1969) 为 解释 这 种 不 平 
衡 的 分 布 ， 推 测 它们 的 祖先 被 中 美洲 陆桥 分 为 大 西 
洋 类 型 和 太平 详 类 型 ， 分 别 为 克 氏 丽 危 和 丽 龟 。 丽 
危 随即 扩展 到 太平 洋 和 印度 洋 ， 并 于 较 近 时 期 经 南 
非 进入 大 西洋 。Bowen eral. (1997 - 98) 对 克 氏 丽 


龟 唯 一 的 繁殖 群 及 丽 龟 的 7 个 繁殖 群 共 89 只 个 体 
的 mtDNA 进行 比较 ,测定 了 控制 区 470 bp 的 序列 。 
2 种 丽 龟 之 间 的 遗传 距离 远大 于 丽 龟 种 内 各 繁殖 群 
之 间 的 遗传 距离 。 歧 蜡 最 大 的 丽 龟 单元 型 在 印度 - 
西 太平 洋 ， 大 西洋 丽 和 龟 最 常见 的 单元 型 与 印度 - 西 
太平 洋 单 元 型 只 有 1 个 核 苷 酸 蔡 代 的 差别 ， 而 东 太 
平 洋 单元 型 与 印度 - 西 太 平 洋 单元 型 有 2 APR 
替代 的 差别 。 这 种 轻 度 隔离 与 Pritchard (1969) X 
于 丽 龟 是 近期 进入 大 西洋 的 推测 相 一 致 ， 并 表明 东 
太平 洋 繁 殖 群 也 是 较 近 时 期 从 印度 - 西 太平 洋 单 元 
型 分 出 的 。 


5 中 国 两 栖 疏 行 类 的 分 子 系统 发 生 研究 


在 中 国 20 世纪 70 年 代 末 ,发 表 了 第 -- 简 研究 
两 栖 类 核 型 的 论文 ;80 年 代 初 ,又 发 表 了 首次 应 用 蛋 
白质 电泳 技术 于 爬行 动物 分 类 的 论文 。 在 80 ~ 90 
年 代 , 染 色 体 分 析 和 蛋白 质 电泳 是 中 国 两 栖息 行动 
物 学 研究 者 广泛 采用 的 分 子 系统 学 技术 。 应 用 DNA 
分 子 信息 的 两 栖息 行 类 系统 学 的 研究 起 步 较 上 晚 ， 
1996 年 才 首 次 发 表 应 用 随机 扩 增 多 态 性 DNA (ran- 
dom amplified polymorphic DNA , RAPD) 技 术 的 论文 
(GE X. BURIED HE E, 1996; E XR, 1996), mi 1998 
年 才 有 基于 核 苷 酸 序列 的 系统 学 论文 发 表 ( 吴 平等 ， 
1998)。 所 举国 内 已 有 几 个 实验 室 开 展 了 两 栖息 行 
类 的 分 子 系统 学 研究 ,和 亿 今 已 发 表 15 简 DNA 序列 
水 平 的 论文 ,其 中 关于 蛙 类 的 4 简 (Liu et 21,2000; 
江 建 平和 周 开 亚 ,2001a,b; 杨 学 干 等 ,2001) . 包 类 3 
简 ( 吴 平等 ,1998,1999a,b) .壁虎 类 ?> 篇 ( 刘 忠 权 等 ， 
2000; 韩 德 民 等 ,2001) , 蛇 类 6 篇 ( 王 义 权 和 周 开 亚 ， 
1996; E X fV 5€ , 1996, PE BE 59, 1999, 2000; 周 继 亮 
Æ 2000; Wang et ol ,1999)。 这 一 领域 的 研究 正在 

但 是 多 数 研 究 与 本 文 所 介绍 的 国际 研究 情况 相 
比 存 在 很 大 的 差距 ,需要 从 以 下 3 个 方面 加 以 提高 。 
也 根据 研究 目的 及 所 研究 的 动物 或 类 群 间 分 歧 的 时 
间 框 架 , 参 考 表 2 选用 不 同 的 DNA. 区 域 ;不 要 局 限 
于 12S rRNA 等 少数 几 种 基因 , 除 测 定 mtDNA. 的 序 
列 外 ,也 可 测定 核 DNA 的 序列 。 避 尽 可 能 获得 600 
bp 以 上 的 DNA 片段 的 序列 ,有 条 件 时 可 测定 有 关 基 
因 或 DNA 区 域 的 全 长 序列 ,甚至 mDNA 的 全 长 序 
列 。 C3 种 主要 的 系统 发 生 分 析 方 法 分 别 是 基于 距 
离 的 邻接 法 (neighbor joining, NJ) 与 基于 特征 的 最 大 
简约 法 (maximum parsimony, MP) 和 最 大 似 然 法 
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(maximum likelihood, ML), 对 序列 数据 的 分 析 不 宜 “获得 最 佳 的 进化 树 。 


局 限于 某 一 种 方法 ,可 用 不 同 的 方法 进行 分 析 , 从 而 
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Abstract: The present paper summarizes the kinds of 
molecular information applied in the molecular phyloge- 
netic studies of amphibians and reptiles, and intro- 
duces the published articles on molecular phylogenetics 
of frogs, toads, turtles, lizards and snakes. In these 


studies mtDNA sequences were mainly used, some nu- 
clear DNA sequences were also applicable. Phyloge- 
netic relationships among higher categories ( orders and 
families) and among genera. species, and subspecies 


or populations were involved in these studies. 
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“动物 DNA 亲子 鉴定 技术 的 建立 及 其 应 用 ” 获 云南 省 2000 年 科学 技术 三 等 奖 


昆明 动物 研究 所 张 亚 平 研究 员 等 ， 针 对 农村 普遍 存在 的 畜 依 所 有 权 争 议 纠 纷 、 而 法 院 又 很 难 获 得 准确 的 判决 证 据 这 一 
BERA, iHd PCR 方法 扩 增 了 MHC 基因 的 两 个 片段 和 线粒体 基因 高 变 区 一 个 片段 ， 并 测定 了 这 些 基因 的 序列 、 据 此 成 
功 地 解决 了 一 起 涉及 牛 的 亲子 鉴定 的 民事 纠纷 。 这 是 国内 首 例 采 用 先进 的 DNA 分 析 技 术 鉴定 动物 亲子 关系 ， 为 执法 判决 提 
供 关键 证 据 的 案件 。 在 中 央 电 视 台 及 全 国 各 地 报纸 报道 后 引起 很 大 影响 ， 产 生 了 显 鞭 的 社会 效益 。 一 些 省 外 的 相关 案件 也 
都 纷纷 来 信 来 电 要 求 帮助 做 亲子 鉴定 。 该 项 目 获 云南 省 2000 年 科学 技术 奖 【科学 技术 进步 类 ) 三 等 奖 。 

此 前 ,在 1993 年 国际 上 还 很 少 有 动物 微 卫星 DNA 报道 的 情况 下， 该 项 目 组 就 曾 通过 构建 大 熊猫 基因 组 文库 ， 克 隆 获 
得 一 些 大 熊猫 微 卫 星座 位 ， 并 设计 了 福 卫 星 引 物 。 采 用 非 损伤 性 方法 从 毛发 中 提取 DNA, AARTE DNA S, ERT 
大 熊猫 谱系 中 一 些 疑 难 的 亲子 关系 。 该 结果 1994 年 发 表 于 国际 SCI 刊物 ， 推 动 了 大 熊猫 保护 这 一 全 社会 广泛 关注 的 社会 公 
益 事 业 的 发 展 。 
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